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广东朱槿曲叶病发生及传播介体烟粉虱
种群组成调查

陈　 婷１ꎬ 赵　 蕊１ꎬ２ꎬ 齐国君１ꎬ 何自福１ꎬ 吕利华１∗

１广东省农业科学院植物保护研究所ꎬ广东省植物保护新技术重点实验室ꎬ广东 广州 ５１０６４０ꎻ
２华南农业大学农学院ꎬ广东 广州 ５１０６４２

摘要: 【背景】 ２００６ 年我国广东地区发现由木尔坦棉花曲叶病毒(ＣＬＣｕＭｕＶ)侵染引起的朱槿曲叶病ꎬ但有关该病害在朱槿

植物上的发病率、传播介体———烟粉虱隐种的组成尚未见报道ꎮ 【方法】在广东省广州和清远地区对感染 ＣＬＣｕＭｕＶ 的朱槿

植株进行抽样调查ꎻ利用 ｍｔＣＯⅠ引物扩增鉴定烟粉虱隐种种群组成ꎮ 【结果】调查表明ꎬ广州和清远地区朱槿上 ＣＬＣｕＭｕＶ
的发病率分别为 ５３.９８％~７１.７８％和 ３８.４２％~４５.２７％ꎮ 烟粉虱种群均为 ＭＥＡＭ１ 和 ＡｓｉａⅡ７ 隐种的混合种群ꎻ广州地区烟

粉虱种群中 ＡｓｉａⅡ７ 隐种的比例为 ６.２５％~１７.７１％ꎬ清远地区 ＡｓｉａⅡ７ 隐种的比例为 ７６.２５％~８９.１７％ꎮ 【结论与意义】随着

带病植株种植范围的扩大以及可传毒烟粉虱隐种的扩散ꎬＣＬＣｕＭｕＶ 很有可能大范围扩散流行ꎬ应做好防控监测工作ꎮ
关键词: 广东省ꎻ 朱槿曲叶病ꎻ 烟粉虱
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Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｒｏｓａ￣ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｌｅａｆ ｃｕｒｌ ｄｉｓｅａｓｅꎻ Ｂｅｍｉｓｉａ ｔａｂａｃｉ

　 　 由烟粉虱 Ｂｅｍｉｓｉａ ｔａｂａｃｉ Ｇｅｎｎａｄｉｕｓ 传播的棉花

曲叶病是巴基斯坦和印度棉花生产的头号病害

(Ｂｒｉｄｄｏｎ ＆ Ｍａｒｋｈａｍꎬ２０００ꎻ Ｍａｎｓｏｏｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３ꎻ
Ｒｉｓｈｉ ＆ Ｃｈａｕｈａｎꎬ１９９４)ꎬ其主要病原为木尔坦棉花

曲叶病毒(Ｃｏｔｔｏｎ ｌｅａｆ ｃｕｒｌ Ｍｕｌｔａｎ ｖｉｒｕｓꎬＣＬＣｕＭｕＶ)ꎮ
２００６ 年我国广东首次发现了由 ＣＬＣｕＭｕＶ 侵染引

起的朱槿曲叶病(毛明杰等ꎬ２００８)ꎻ２０１０ 年广西发

现该病毒侵染棉花并引起棉花曲叶病(Ｃａｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ

生物安全学报 ２０１６ꎬ ２５(３): ２０４－２０８
ＪＯＵＲＮＡＬ ＯＦ ＢＩＯＳＡＦＥＴＹ ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ.ｊｂｓｃｎ.ｏｒｇ



２０１０)ꎻ此后陆续在福建、江苏等地区发现其侵染为

害朱槿、红麻、棉花等(何自福等ꎬ２０１２ꎻ 林林等ꎬ
２０１１ꎻ 汤亚飞等ꎬ２０１５ꎻ 张晖等ꎬ２０１５ꎻ 章松柏等ꎬ
２０１３)ꎮ

据报道ꎬ烟粉虱是一种复合种ꎬ由 ３０ 个以上的

隐种组成(刘银泉和刘树生ꎬ２０１２ꎻ Ｄｅ Ｂａｒｒｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１ꎻ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２)ꎬ且不同隐种传播双生病毒

的种类及效率存在明显差异(Ｊｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６ꎻ Ｌｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１０)ꎮ 在巴基斯坦和印度棉花曲叶病的流行

区域ꎬ烟粉虱隐种种群由 ＭＥＡＭ１ 和 ＡｓｉａⅡ１、ＡｓｉａⅠ、
ＡｓｉａⅡ５、ＡｓｉａⅡ７ 组成(Ａｈｍｅｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１ꎻ Ａｓｈｆａｑ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４)ꎬ该病害给当地棉花生产造成了巨大经

济损失(Ｂｒｉｄｄｏｎ ＆ Ｍａｒｋｈａｍꎬ２０００ꎻ Ｍａｎｓｏｏｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００３)ꎮ 陈婷等(２０１６)研究表明ꎬ引起棉花曲叶病

的 ＣＬＣｕＭｕＶ 不是由广泛存在的入侵隐种 ＭＥＡＭ１
(生物型 Ｂ)而为ꎬ而是由土著隐种 ＡｓｉａⅡ７、ＡｓｉａⅡ１
传播并引起红麻及黄秋葵罹病ꎻ而林林等(２０１１)和
Ｃａｉ ｅｔ ａｌ. ( ２０１０) 研究认为ꎬ引起棉花曲叶病的

ＣＬＣｕＭｕＶ 的传播介体为 ＭＥＡＭ１ 隐种(Ｂ 生物型)ꎮ
明确传播 ＣＬＣｕＭｕＶ 的烟粉虱隐种种群组成对于预

防该病的迅速传播至关重要ꎮ 目前ꎬ华南地区广泛

种植的朱槿受到该病毒的严重侵染ꎬ这种病毒可通

过介体在朱槿间传播ꎬ甚至传播到红麻及黄秋葵植

株上(陈婷等ꎬ２０１６)ꎮ 但有关华南地区朱槿曲叶病

的发生情况及其传播介体种群组成尚不明确ꎬ因此

本文对此进行调查研究ꎬ以期为 ＣＬＣｕＭｕＶ 的流行

学研究和预防监测提供依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 调查地点及取样方法

调查时间为 ２０１４ 年 ８—１１ 月ꎬ调查地点位于

广东省广州市的南沙区天后宫和万顷沙镇、清远市

佛冈县汤塘镇和龙山镇ꎮ
１.１.１　 朱槿曲叶病发病率调查及叶片取样 　 广州

市南沙区公园绿化区的朱槿ꎬ调查面积为 １００ ｍ２ꎻ
清远市 ２ 个调查点ꎬ以道路绿化朱槿为对象ꎬ调查

长度约 １００ ｍꎮ 在每个调查点ꎬ选取 ３ ~ ５ 个取样

点ꎬ记录朱槿的发病株及健康株ꎮ 调查标准:朱槿

全株叶片黄化、向上卷曲ꎬ叶脉肿大明显ꎬ且产生叶

耳ꎬ开花少或不开花ꎬ视为发病株ꎻ全株叶片无上述

症状即为健康株ꎮ 在每个调查点ꎬ分别采集 ７ 株显

症朱槿叶片和未显症叶片ꎬ放入塑料密封袋中ꎬ标

记采集地点及时间ꎻ带回实验室ꎬ放入－８０ ℃超低

温冰箱保存ꎬ备用ꎮ
１.１.２　 朱槿上烟粉虱成虫的采集 　 在调查朱槿曲

叶病的同时ꎬ用吸虫器随机采集烟粉虱成虫ꎬ每个

地区采集 ５０ 头成虫作为烟粉虱隐种鉴定样本ꎮ 将

采集的标本浸泡于装有 ２ ｍＬ ９５％乙醇的离心管

中ꎬ带回实验室ꎬ保存于－２０ ℃冰箱中ꎬ备用ꎮ

１.２　 朱槿叶片 ＣＬＣｕＭｕＶ 的检测

从－８０ ℃超低温冰箱中取出样本ꎬ采用植物细

胞组织基因组试剂盒 ＥＦ１１１￣１２ 提取朱槿植株叶片

总 ＤＮＡꎬ具体操作方法参照试剂盒说明ꎮ 分别采用

ＣＬＣｕＭｕＶ 特 异 引 物 ＡＦ ( ５′￣ＣＡＧＧＡＡＧＣＡＧ￣
ＧＡＡＡＡＴＡＣＧＡＧＡ￣３′) / ＡＲ ( ５′￣ＴＧＧＣＡＧＴＣＣＡＡＣＡ￣
ＣＡＡＡＡＴＡＣＧ￣３′)和 β 卫星分子特异引物 βＦ(５′￣
ＡＡＧＴＣＧＡＡＴＧＧＡＡＣＧＴＧＡＡＴＧＴ￣３′) / βＲ(５′￣ＧＧＡＧＡＣ￣
ＣＡＡＡＡＧＡＧＧＡＧＡＧＡＧＡ￣３′)进行 ＰＣＲ 扩增(汤亚飞

等ꎬ２０１５)ꎮ ＰＣＲ 反应体系及反应条件参见陈婷等

(２０１６)ꎮ

１.３　 烟粉虱隐种的鉴定

将保存的烟粉虱样本取出ꎬ采用 ＤＰ３０４￣０３ 试

剂盒提取单头烟粉虱 ＤＮＡꎬ具体操作方法参照试剂

盒说明书ꎮ 利用烟粉虱 ｍｔＣＯⅠ基因通用引物 Ｃ１￣Ｊ￣
２１９５ ( ５￣ＴＴＧＡＴＴＴＴＴＴＧＧＴＣＡＴＣＣＡＧＡＡＧＴ￣３′) 和

ＴＬ２Ｎ￣３０１４ ( ５￣ＴＣＣＡＡＴＧＣＡＣＴＡＡＴＣＴＧＣＣＡＴＡＴＴＡ￣
３′)(Ｓｉｍｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９４)ꎬ对单头烟粉虱 ＤＮＡ 进行

ＰＣＲ 检测ꎬＰＣＲ 反应体系及反应条件参见陈婷等

(２０１６)ꎮ
利用 ＤＮＡｓｔａｒ 软件对获得的烟粉虱 ｍｔＣＯⅠ基

因序列进行序列拼接ꎬ并利用 ＢＬＡＳＴ 程序搜索序

列相似性ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 朱槿上 ＣＬＣｕＭｕＶ 的发生情况

２.１.１　 朱槿上 ＣＬＣｕＭｕＶ 的 ＰＣＲ 检测　 ＰＣＲ 检测

结果显示ꎬ显症病株叶片总 ＤＮＡ 中均能扩增出

ＣＬＣｕＭｕＶ 的 ８３１ ｂｐ 特异条带及其 β 卫星分子的

８３７ ｂｐ 的特异条带(图 １)ꎬ不显症叶片样本不能扩

增出预期的目的条带ꎮ 这说明显症的朱槿叶片样

本含有 ＣＬＣｕＭｕＶ 及其 β 卫星分子ꎬ未显症的朱槿

叶片样本不含有 ＣＬＣｕＭｕＶ 及其 β 卫星分子ꎮ
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图 １　 朱槿植株上 ＣＬＣｕＭｕＶ 的 ＰＣＲ 检测
Ｆｉｇ.１　 Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ＣＬＣｕＭｕＶ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ｒｏｓｅ (Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｒｏｓａ￣ｓｉｎｅｎｓｉｓ) ｐｌａｎｔｓ ｂｙ ＰＣＲ

Ｍ:Ｍａｒｋｅｒꎻ Ａ:ＣＬＣｕＭｕＶꎻ Ｂ:β 卫星分子ꎻ １、３、５、７、９、１１、１３: 显症朱槿植株ꎻ ２、４、６、８、１０、１２、１４: 未显症朱槿植株ꎻ １５:空白对照ꎮ
Ｍ: Ｍａｒｋｅｒꎻ Ａ: ＣＬＣｕＭｕＶꎻ Ｂ: β￣ｓａｔｅｌｌｉｔｅꎻ １ꎬ３ꎬ５ꎬ７ꎬ９ꎬ１１ꎬ１３: Ｄｉｓｅａｓｅｄ Ｃｈｉｎａ ｒｏｓｅ ｐｌａｎｔｓ ｉｎｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ＣＬＣｕＭｕＶꎻ

２ꎬ４ꎬ６ꎬ８ꎬ１０ꎬ１２ꎬ１４: Ｈｅａｌｔｈｙ ｐｌａｎｔｓꎻ １５: Ｂｌａｎｋ ｃｏｎｔｒｏｌ.

２.１.２　 朱槿曲叶病的发病率　 调查结果表明ꎬ广州

市南沙区与清远市佛冈县均发现了感染 ＣＬＣｕＭｕＶ
的朱槿植株ꎻ广州地区朱槿上 ＣＬＣｕＭｕＶ 的发病率

为 ５３.９８％~７１.７８％ꎬ清远地区朱槿上 ＣＬＣｕＭｕＶ 的

发病率为 ３８.４２％~４５.２７％(表 １)ꎮ

表 １　 广州市南沙区和清远市佛冈县的朱槿曲叶病发病率
Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｒｏｓａ￣ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｉｎｆｅｃｔｅｄ ｗｉｔｈ ＣＬＣｕＭｕＶ ｉｎ ｔｈｅ ｃｉｔｉｅｓ ｏｆ Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ ａｎｄ Ｑｉｎｇｙｕａｎ

调查地点 Ｌｏｃａｔｉｏｎ 总株数
Ｔｏｔａｌ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ ｔｅｓｔｅｄ

病株数
Ｎｏ. ｏｆ ｉｎｆｅｃｔｅｄ ｐｌａｎｔｓ

发病率
Ｍｏｒｂｉｄｉｔｙ (％)

平均发病率
Ｘ±ＳＤ (％)

广州市南沙区 天后宫 Ｔｉａｎ Ｈｏｕ Ｔｅｍｐｌｅ ６０ ４８ ８０.００ ７１.７８±１１.６９
Ｎａｎｓｈａ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙ ６０ ３５ ５８.３３

６３ ５５ ８７.３０
６６ ４５ ６８.１８
４３ ２８ ６５.１２

万顷沙镇Ｗａｎｑｉｎｇｓｈａ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ ７２ ３６ ５０.００ ５３.９８±７.２３
８５ ４０ ４７.０６
６５ ３２ ４９.２３
６５ ４０ ６１.５３
６６ ４１ ６２.１２

清远市佛冈县 汤塘镇 Ｔａｎｇｔａｎｇ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ ７０ ３２ ４５.７１ ３８.４２±１８.３５
Ｆｏｇａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｑｉｎｇｙｕａｎ Ｃｉｔｙ ５７ １０ １７.５４

５０ ２６ ５２.００
龙山镇 Ｌｏｎｇｓｈａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ ７２ ４２ ５８.３０ ４５.２７±２４.０６

６０ ３６ ６０.００
４０ ７ １７.５０

２.２　 朱槿上烟粉虱隐种种群组成

烟粉虱 ｍｔＣＯⅠ基因片段序列比较结果表明ꎬ广州

市南沙区和清远市佛冈县的烟粉虱均为 ＭＥＡＭ１ 和

ＡｓｉａⅡ７隐种的混合种群ꎬ但不同地区 ２ 种隐种的比例

存在差异ꎮ 南沙区天后宫和万顷沙镇的ＭＥＡＭ１隐种的

比例分别为(９３.７５±１０.８３)％和(８２.２９±１５.４１)％ꎬＡｓｉａⅡ７
隐种比例分别为(６.２５±１０.８３)％和(１７.７１±１５.４１)％ꎻ佛冈

县汤塘镇和龙山镇的ＭＥＡＭ１ 隐种的比例分别为(１０.８３
±１０.１０)％和(２３.７５±２１.０３)％ꎬＡｓｉａⅡ７ 隐种比例分别为

(８９.１７±１０.１０)％和(７６.２５±２１.０３)％(表 ２)ꎮ
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表 ２　 广州市南沙区和清远市佛冈县朱槿上烟粉虱隐种的比例
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｃｒｙｐｔｉｃ ｗｈｉｔｅｆｌｙ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｒｏｓａ￣ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｉｔｉｅｓ ｏｆ Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ ａｎｄ Ｑｉｎｇｙｕａｎ

采集地点 Ｌｏｃａｔｉｏｎ
样本量(头)

Ｎｏ. ｏｆ ｗｈｉｔｅｆｌｉｅｓ

ＭＥＡＭ１ ＡｓｉａⅡ７

隐种百分比 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｃｒｙｐｔｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ (％)

ＭＥＡＭ１ 平均值
Ｍｅａｎ±ＳＤ ＡｓｉａⅡ７ 平均值

Ｍｅａｎ±ＳＤ
广州市南沙区 天后宫 Ｔｉａｎ Ｈｏｕ Ｔｅｍｐｌｅ １ １６ １００ ９３.７５±１０.８３ ０ ６.２５±１０.８３
Ｎａｎｓｈａ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ Ｃｉｔｙ ２ １６ １００ ０

３ １６ ８１.２５ １８.７５
万顷沙镇Ｗａｎｑｉｎｇｓｈａ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ １ １６ ７５ ８２.２９±１５.４１ ２５ １７.７１±１５.４１

２ １６ ７１.８８ ２８.１２
３ １６ １００ ０

清远市佛冈县 汤塘镇 Ｔａｎｇｔａｎｇ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ １ １６ ０ １０.８３±１０.１０ １００ ８９.１７±１０.１０
Ｆｏｇａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｑｉｎｇｙｕａｎ Ｃｉｔｙ ２ １６ ２０ ８０

３ １６ １２.５ ８７.５
龙山镇 Ｌｏｎｇｓｈａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ １ １６ ０ ２３.７５±２１.０３ １００ ７６.２５±２１.０３

２ １６ ４０ ６０
３ １６ ３１.２５ ６８.７５

３　 讨论
本研究表明ꎬ广州市南沙区与清远市佛冈县的

调查点均发现朱槿植株感染 ＣＬＣｕＭｕＶꎬ前者发病

率高于后者ꎻ朱槿上烟粉虱隐种为入侵种 ＭＥＡＭ１
与土著种 Ａｓｉａ Ⅱ ７ 的混合种群ꎬ清远市佛冈县

ＡｓｉａⅡ７隐种比例高于广州市南沙区ꎮ 由 ＣＬＣｕＭｕＶ
引起的朱槿曲叶病通过插枝繁殖(未发表数据)和
ＡｓｉａⅡ７转染(陈婷等ꎬ２０１６)得以传播ꎬ推测这种差

异可能与人为干扰程度相关ꎮ 佛冈县调查点位于

农田区ꎬ虽然在短期内土著隐种 ＡｓｉａⅡ７ 种群高ꎬ但
因移植朱槿数量较少且移植时间较短ꎬ尚未能引起

较多朱槿植株染病ꎻ在广州南沙区的调查点ꎬ朱槿

发病时间约 １０ 年之久ꎬ且朱槿种植面积较大ꎬ有的

可能通过插枝繁殖感染病毒ꎬ虽然在调查时段内

ＡｓｉａⅡ７种群数量较低ꎬ但长期循环侵染导致发病率

较高ꎮ
我国 ＣＬＣｕＭｕＶ 的来源途径:(１)通过带毒烟

粉虱随东南亚进口的花卉或水果等农产品传入并

定殖ꎻ(２)随朱槿、黄秋葵等寄主植物直接带毒入侵

我国 (何自福等ꎬ ２０１０)ꎮ 对广东省某实验基地

ＣＬＣｕＭｕＶ 发生地块、野外的朱槿曲叶病发病植株ꎬ
以及健康朱槿植株上的烟粉虱进行检测ꎬ均有携带

ＣＬＣｕＭｕＶ 的烟粉虱个体(未发表数据)ꎮ 烟粉虱入

侵隐种 ＭＥＡＭ１ 和土著隐种具有不同的取食偏好

性ꎮ 据报道ꎬＭＥＡＭ１ 在棉花、甘蓝、黄瓜和番茄等 ４
种寄主植物上的适合度没有差异ꎬ而 ＡｓｉａⅡ１ 对棉

花的适合度高于其他寄主植物 ( Ａｓｈｆａｑ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４)ꎻＭＥＡＭ１ 隐种在蔬菜上的内禀增长率高于观

赏植物ꎬＡｓｉａⅡ７ 隐种则在观赏植物上的内禀增长

率高于蔬菜(Ｑｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１)ꎮ 由此推断ꎬＡｓｉａⅡ７
的寄主适生性与朱槿曲叶病发病存在相关性ꎬ今后

仍需在更大范围内对更多寄主植物种类进行连续

调查ꎬ并通过开展室内传染试验来验证ꎮ
朱槿是一种在广东、广西、海南、福建、台湾、云

南等地广泛种植的园林植物(刘小冬等ꎬ２００８)ꎬ而
华南地区朱槿普遍感染 ＣＬＣｕＭｕＶꎬ加上我国大部

分地区种植的黄秋葵极易感染曲叶病 (陈婷等ꎬ
２０１６)ꎬ这些带毒植株已成为该病毒长期稳定的毒

源库(何自福等ꎬ２０１２ꎻ Ｄｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５)ꎻ同时ꎬ可传

播 ＣＬＣｕＭｕＶ 的土著烟粉虱隐种在我国广泛分布ꎬ
随着带病植株种植范围的扩大以及可传毒土著烟

粉虱隐种的扩散ꎬＣＬＣｕＭｕＶ 很有可能大范围扩散

流行ꎮ 因此ꎬ今后仍需对华南地区携带 ＣＬＣｕＭｕＶ
的更多锦葵科寄主上的烟粉虱隐种进行调查鉴定ꎮ
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